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Gene  Start  Position  End  Position  Intergenic Space 
Nucleoprotein  CUCUCUCU  32  AUUUUGUUUUUUU  1,570  0 nucleotides 
Unknown  CUCUCUCU  1,583  GUUGUAUUUUU   2,391  32 nucleotides 
Phosphoprotein  CUCUCUCU  2,434  GGUUAAUUUUUU  4,328  0 nucleotides 



































Polymerase  CUCUCACU  10,228  AUUUAAUUUUUU  17,044   
Consensus  CUCUCuCU    RuUuaa(U)4-8     
Table 2. Conserved motifs in Sunshine virus consistent with paramyxoviral gene transcription start 569 
and end signals. Sequences are given 3’‐5’ in genomic antisense. Positions are nucleotide distances 570 
from the 3’ end of the obtained sequence. Sites matching the consensus motifs are in bold.571 
  
Appendix 
Primers (5’ → 3’), amplicon size 
Virus  Genome region 
First round  Second round 
Reference 
Paramyxoviridae  Polymerase (L)  qS2 (GTTATGGCAAATCATGCTGCGATACCTTA) 
qAS2 (CTGATGGGAGATAATGCCTTGTCCTTCAT), 157bp 
Single round only  Designed in‐house 
   
DegenParamyxoS (GGIGGKATWGAAGGWTWITGYCAAAAAMTRTGGAC) 
DegenParamyxoAS (TKAYTGCWATTGMTTGATTGTCWCC), 109bp 
Single round only  Designed in‐house 
   
L5 (GCAGAGATTTTCTCTTTCTT) 
L6 (AGCTCTCATTTTGTATGTCAT), 627bp 
L7 (TAGAGGCTGTTACTGCTGC) 
L8 (CATCTTGGCAAATAATCTGCC), 566bp 
(Ahne et al., 1999) 
   
PAR‐F1 (GAAGGITATTGTCAIAARNTNTGGAC) 
PAR‐R (GCTGAAGTTACIGGITCICCDATRTTNC), 662bp* 
PAR‐F2 (GTTGCTTCAATGGTTCARGGNGAYAA) 
PAR‐R, 584bp* 
(Tong et al., 2008) 
   
PAR‐F2 
PAR‐R, 584bp* 
Single round only  (Tong et al., 2008) 
   
PNE‐F1 (GTGTAGGTAGIATGTTYGCNATGCARCC) 
PNE‐R (GTCCCACAAITTTTGRCACCANCCYTC), 488bp* 
PNE‐F2 (ACTGATCTIAGYAARTTYAAYCARGC) 
PNE‐R, 264bp* 
(Tong et al., 2008) 
   
PNE‐F2 
PNE‐R, 264bp* 
Single round only  (Tong et al., 2008) 
   
pmxF (TACTGCCTNAATTGGAGATATGA) 
pmxR (CCTTCTATACCCCCTCTAGGATA), 224bp* 
Single round only  (Yong et al., 2008) 
   
PMV14610F (TTTGCNAAAATGACNTACAAAATGAG) 
PMV15353R (GAAGGNTATTGNCAGAAGNTATGGAC), 744bp 
Single round only  (Nollens et al., 2008) 
Reoviridae  Polymerase (L1)  ReoS (AACAACAGCACGATGATGAA) 
ReoAS1 (ACCATTATCCCATCATCACC), 137bp 
Single round only  Designed in‐house 
   
L1.rv5 (GCATCCATTGTAAATGACGAGTCTG) 
L1.rv6 (CTTGAGATTAGCTCTAGCATCTTCTG), 416bp 
L1.rv7 (GCTAGGCCGATATCGGGAATGCAG) 
L1.rv8 (GTCTCACTATTCACCTTACCAGCAG), 344bp 
(Leary et al., 2002) 
   
L1.rv5m (CTGCATCCATTGTAAATGACGAGTC) 
L1.rv4m (GCTATGTCATATTTCCATCCGAATTC), 455bp 
L1.rv6 
L1.rv7, 374bp 
(Leary et al., 2002) 
   
1607F (CARMGNCGNSCHMGHTCHATHATGCC) 
2608R (TAVAYRAAVGWCCASMHNGGRTAYTG), 1,053bp 
2090F (GGBTCMACNGCYACYTCBACYGAGCA) 
2334R (CDATGTCRTAHWYCCANCCRAA), 292bp 
(Wellehan et al., 2009) 
   
2090F 
2334R, 292bp 
2090F 
2200R (CCRTCRTCWCCYTGRCAKAYRTARTT), 162bp 
(Landolfi et al., 2010) 
  
Table A.1. Primers used for the detection of the polymerase gene (L) of paramyxoviruses, especially ferlaviruses. R = A or G; Y = C or T; W = A or T; K = G or 
T; S = C or G; H = A, C or T; M = A or C; D = A, G or T; V = A, G or C; B = G, C or T; N = A, C, G or T, I=inosine. *Information not provided in original manuscript 
but estimated from binding sites in other paramyxoviruses. 
 
 
  
Highlights 
  A novel paramyxovirus was isolated from Australian pythons 
  High throughput sequencing was used to identify this virus 
  Phylogeny shows that this virus clusters outside of both paramyxoviral subfamilies  
  The name Sunshine virus is proposed for this new virus 
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